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的极限值。该菌株分离于大西洋洋中脊 MAR 的 Ashadze-1 海域(W44°51′8″，
N12°58′4″，4080m)，其是一株严格厌氧古菌，其细胞呈球状，菌体大小为 1.0um
×1.5um，成束侧生鞭毛，具游动性，单个或成对，少数成串排列。温度生长范
围为 80-107℃， 适生长温度为 98℃；压力生长范围为 15-130MPa， 适生长
压力为 52MPa，在 130MPa 压力条件下，细胞仍可存活；pH 生长范围为 6.0-9.5，
适生长 pH 值为 7.5-8.0；盐度生长范围为 2.5%-5.5%， 适生长盐度为 3.5%。
在 适生长条件下， 短生长代时为 44分钟， 大细胞浓度可达到 8×108个/mL。
单质硫非生存所必需，但能促进其生长。异养生长需利用蛋白质类如蛋白胨，
胰蛋白胨，酵母膏，牛肉浸膏，脑心浸液，酪蛋白水解物等。G＋C mol%含量
是 49.0±0.5mol%。OriC 序列号为 EU682400(275bp)。16S rDNA 序列号为
EU682399(1424bp)。 
深海细菌 Shewanella piezotolerans WP3 的压力生长范围为 0.1-50MPa，在
0.1-20MPa 条件下，能维持较高的生长速率；在 45MPa 条件下，细胞生长速率
降至 40%以下。本论文采用深海细菌 Shewanella piezotolerans WP3 的 DNA
芯片方法分析了各静水压力及低温高压条件下对其细胞基因表达的影响。
其全基因组共编码序列(CDs)4945 个，DNA 芯片包含基因芯片上的 ORF 的数
目一共是 4689 个，覆盖了整个基因组编码序列的 95%以上，达到了构建全基因
组 DNA 芯片的要求。利用构建好的 WP3 全基因组 DNA 芯片进行芯片杂交实
验。所有差异基因均在 ratio<0.5 或 ratio>2 的范围(表达差异 2 倍)和 95%的置信
区间内筛选。在 20MPa(vs. 0.1MPa)条件下，表达差异基因数量较少，共 146 个















高温、高压下的生命极限及深海嗜压细菌 Shewanella piezotolerans WP3 的功能基因组学研究 
II 
链的利用和对无机离子的转运，选取了不同的鞭毛系统等。在 45MPa(vs. 20MPa)
条件下，共 214 个差异表达基因(占基因组的 4.33%)，其中 74 个基因表达下调，
140 个基因表达上调；在 45MPa(vs. 0.1MPa)条件下，筛选到 208 个差异基因(占
基因组的 4.21%)，其中 76 个基因表达下调，132 个基因表达上调。在更高的压
力(45MPa)条件下，细胞加速了 DNA 复制、RNA 合成、蛋白质合成等基础遗传
过程；也加强了氨基酸代谢、碳水化合物、多糖合成等代谢过程；采取了不同
的呼吸链的途径等。在 4℃，20MPa(vs. 20℃，0.1MPa)条件下，筛选到 441 个





个不同压力相关条件下细菌 Shewanella piezotolerans WP3 细胞的基因表达
谱分析发现，45MPa(vs. 20MPa)和 45MPa(vs. 0.1MPa)条件下作用于菌株 WP3
后的基因表达谱的聚类关系是 接近的，绝大多数基因的表达趋势相同；其次
是 20MPa(vs. 0.1MPa)条件。关系 远的是 4℃，20MPa(vs. 20℃，0.1MPa)条件，
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The deep sea is a unique environment characterized by high pressure，which 
encompasses 88% of the volume of the oceans，that has an average depth of 3800m，
and thus attain an average hydrostatic pressure of ca.38MPa. 
Here，the isolation of the first obligate piezophilic archaeon (Pyrococcus sp. 
CH1) from the deepest vent field Ashadze-1 (W 44°51′8″， N 12°58′4″，4080m) was 
reported. Strain CH1 consists of highly motile irregular cocci with a diameter of 
about 1-1.5 um. Growth was observed only under strictly anaerobic conditions，over 
a temperature range of 80 to 108 °C and pressure range of 15 to 130 MPa，with an 
optimum at 98 °C and 52MPa， respectively. Under optimal conditions， the 
generation time was about 44 minutes (while less than 5 hr at 100MPa). The pH and 
salt concentrations range were 6.0-9.5 (optimum 7.5-8) and 2.5%-5.5% NaCl 
(optimum 3.5%)，respectively. Strain CH1 is a heterotrophic organism growing on 
complex carbon sources such as peptone，tryptone，yeast extract or beef extract. Poor 
growth was recorded on casamino acids，and no growth on carbohydrates，alcohols 
or single amino acids. With appropriate carbon sources，growth was stimulated by 
elemental sulphur. Analysis of the 16S rDNA sequence (1424 bp，EU682399) and 
OriC sequence (275 bp，EU682400) indicated that CH1 strain is a member of the 
genus Pyrococcus，most closely related to P. furiosus and P. glycovorans. The G+C 
content of the genomic DNA of strain CH1 was 49.0 ± 0.5 mol%. 
Shewanella piezotolerans WP3 is a deep-sea piezotolerant bacterium which  
showed growth within the pressure range of 0.1-50MPa and displayed optimal 
growth at 20MPa. The DNA microarray including 4689 ORFs(95% of all 4945 CDs) 
was constructed based on its whole genome sequence. The WP3 cDNA microarray 
hybridization experiments were conducted to observe differential gene expression in 
response to different hydrostatic pressure conditions. A total of 146 (2.952% of all 
ORFs) differentially expressed genes including 42 down-regulated and 104 
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regulated genes are mainly involved in energy metabolism，transporter，flagellum 
system，and others. 214 genes (74 genes up-regulated and 140 genes down-regulated) 
were differentially expressed under 45MPa (vs. 20MPa). 208 genes (76 genes 
up-regulated and 132 genes down-regulated) were differentially expressed under 
45MPa (vs. 0.1MPa). Genes involving in DNA replication，transcription，translation 
and metabolism were induced. Several genes involving in respiratory pathways were 
up regulated under high pressure，it means that deiffernt respiratory pathways were 
taken so as to high pressure adaptaion. In the experiment of  4℃，20MPa (vs. 20℃，
0.1MPa)，441 (8.92% of all ORFs) differentially expressed genes including 167 
down-regulated and 274 up-regulated were obtained，with the reduction of DNA 
replication，transcription，translation and the induction of the genes invoved in the 
uptake of nutrients. Interestingly，genes involved in energy metabolism，protein 
modification and the two sets of flagellum system were regulated in the opposite way 
under low temperature and high pressure.Finally, a hierarchical clustering method 
was used to analyze the genome-wide expression data generated from the cultures 
under different hydrostatic pressure conditions. The result indicates that 45MPa (vs. 
20MPa) and 45MPa (vs. 0.1MPa) experiments would be clustered together. The 
transcriptomes between the pressure of 20MPa and 0.1MPa is similar.While in the 
condition of 4℃，20MPa (vs. 20℃，0.1MPa)，its expression profiles was farthest and 
quite different with other experiments under high pressure at 20℃，most of 
differentially expressed genes were both regulated by temperature and hydrostatic 
pressure in differentially expressed direction，respectively.  
Our studies provide invaluable materials and molecular adaptation information 
for further understanding of the high pressure adaptation mechanisms of deep-sea 
microorganisms. 
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般介于 100 -200 m 的深度范围内。而透光带以下到 1000 m 的深度区域内，由
于动物和化能有机异养微生物的作用，仍存在相当多的生物活动。相比较而言，
1000 m 以下的水域生物活动相对较少，这就是所说的“深海”。深海占据世界





洋微生物的重要性逐渐得到了证实。海洋微生物学研究 早可追溯于 1875 年， 
Pflügere 第一次确认了海鱼体内存在发光细菌。1884 年，Certes 在 Talisman 探
险活动中，第一次采集到深海沉积物和深海海水样品，并从 100 个海水样品中






生态为基础的阶段。1949 年，ZoBell 和 Johnson 开始研究环境因子如温度、压
力对微生物活动的影响，并第一次提出了嗜压微生物(Barophilic)的概念[3]，同时，
其发明并运用了一系列迄今仍是行之有效的海上采样装置和培养基，如 J Z 海
水采样瓶和 Zobell2216 系列培养基。 
1961 年，国际海洋微生物学讨论会的召开，标志着以海洋细菌为主要内容




























峡谷发现了 1650-2610 m 水深以下的海底热液喷口“Rose gardon”。这是人们
第一次发现海底如此丰富活跃的生物圈，揭示了海洋中存在着不依赖于光合作
用，而以化能自养为生物链基础的海底生态系统。 
1979年，Hagstrom和他的同事采用检测分裂细胞速率(Frequency of Dividing 
cells，FDC)的方法去测定细菌的产率，结果表明细菌生产率占当地同期初级生
产力的 1/4[6]。Karl 和 Fuhrman 分别报道了 3H-腺嘌呤脱离方法和 3H-胸苷的脱
离方法[7, 8]。这些方法的发展使得人们发现发现异养细菌生产力也相当大，相当
于同期初级生产力的 50%。用 3H 示踪法发现碳的流向路线为：可溶性有机物
(DOM)→细菌→原生动物→后生动物；或者其他的高效旁路：可溶性有机物
(DOM)→细菌→幼虫→鱼类[9]。对细菌的生态系统功能的认知使海洋微生物和
海洋学充分地结合了起来。同时，John McNeill Sieburth 在《海洋微生物(Sea 
Microbes)》一书中介绍了关于海洋微生物包括细菌、古菌、原生生物、真菌及
病毒的研究方法，大大革新了海洋微生物的研究[10]。 
































另一方面，1977 年，以 Woese、Stetter、Fox 和 Zillig 为代表的科学家，他
们以称之为细菌“化石”的 16S rRNA 的核苷酸序列分析为主的研究结果提出
了以真细菌(Eubacteria)、古细菌(Archaea)和真核生物(Eucarya)为分类单元的三
界学说，三者之间的进化距离几乎是相等的，彼此的 16S rRNA 核苷酸序列相







































2008 年，Rosselló-Mora R 等首次利用高精度质谱技术比较分析来自于不同






另一方面，始于 1968 年开展的国际深海钻探计划(Deep sea drilling project，
DSDP，1968-1983)，大洋钻探计划(Ocean drilling program，ODP，1985-2003)，
和综合大洋钻探计划(Integrated ocean drilling program，IODP，2004-今)为我们
提供了研究海洋生物的机会，一个可以生活在 1-300℃，0.1-100MPa 广域生活
范围的生物世界，揭示了一个以前未曾想像到的埋藏在海底沉积物和上部洋壳
中的海底深部生物圈(Subseafloor deep biosphere)[41]。我国的大洋科考始于 20 世
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